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Известно, что с хроматином ассоциировано большое количество разнообразных РНК. Эти РНК иг-
рают регуляторную роль, например, ответственны за инактивацию второй копии X-хромосомы (XIST) или 
импринтинг (KCNQOT1). Кроме того, есть РНК, участвующие в формировании ядерных структур, напри-
мер MALAT1 и NEAT1. Возникает задача локализации РНК на хроматине. Мы предложили метод, позво-
ляющий провести полногеномный поиск и локализацию РНК на хроматине. Основные этапы заключают-
ся в следующем (многие важные детали опущены). После обработки формальдегидом и выделения 
ядер РНК лигируется со специальным биотинелировнным линкером. Затем ДНК фрагментируется с по-
мощью рестриктазы и лигируются с линекром, к которому уже лигирована РНК. Далее за биотин вытас-
киваются конструкты вида ДНК-линкер-РНК. РНК достраиваются с помощью обратной транскрипции. По-
сле ПЦР Конструкты читаются с двух концов. Далее происходит фильтрация, картирование и аннотация 
полученных прочтений. Первое наблюдение, которое мы сделали это то, что основную массу чтений со-
ставляют белок-кодирующие РНК. Более того, большинство контактов составляют близкие контакты. От-
сюда можно сделать первый вывод – мы наблюдаем значительный след свеже-синтезированной РНК 
(далее будем называть это полимеразным следом). Кроме того, есть области хроматина, с которыми 
преимущественно происходят контакты. По-видимому, это неспецифические контакты. Были разработа-
ны методы анализа этих данных, позволяющие уменьшить вклад неспецифических контактов и сокра-
тить вклад полимеразного следа. Далее был проведен разнообразный анализ полученных данных. В ча-
стности, были подтверждены ранее известные наблюдения о широком распространении на хроматине 
контактов MALAT1 и NEAT1. Были получены карты контактов XIST и KCNQOT1, соответствующие извест-
ным данным. Кроме того, был обнаружен целый ряд ранее не известных РНК, активно контактирующих с 
хроматином. Были также обнаружены контакты с хроматином микроРНК и PIWI-РНК. Работа сделана на 
линии клеток K562 и фибробластах. Работа поддержана грантом Российского научного фонда № 18-
14-00011. 
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